Ejemplos de innovación en la mejora genética de ovino de carne a través de la genómica by Calvo Lacosta, Jorge Hugo
Ejemplos de innovación en la 
mejora genética de ovino de carne a 
través de la genómica 
Jorge Hugo Calvo Lacosta 
jhcalvo@aragon.es  
A) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA POLIGENICA (MUCHOS GENES 
DE PEQUEÑO EFECTO) 
 
 
B) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA MENDELIANA (GEN MAYOR O 
DE GRAN EFECTO) 
 
 
C) LOS QUE PRESENTAN HERENCIA POLIGENICA Y TIENEN UN GEN 
MAYOR (MUCHO GENES DE PEQUEÑO EFECTO Y UNO DE GRAN 
EFECTO 
CLASES DE CARACTERES EN MEJORA GENETICA 
ANIMAL 
Tamaño 
Carácter poligénico 
Hipertrofia muscular 
Gen mayor 
prolificidad 
Gen Mayor + poligenes 
FecXR 
La era -OMICA 
Genómica = conjunto de genes.  
Oma= conjunto de 
PLATAFORMAS DE ANÁLISIS MASIVOS 
DE ALTA DENSIDAD PLATAFORMAS DE ANÁLISIS DE 
BAJA DENSIDAD 
Genética Genómica 
Clásica 
Pocos 
marcadores 
genéticos 
Muchos 
marcadores 
genéticos 
AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC….. 
Innovación genómica 
1. Herramienta de apoyo a los esquemas de 
selección 
 - Filiación 
 - SAM: Selección asistida por marcadores  
2. ¿Selección genómica? 
3. Sanidad 
4. Uso de herramientas genómicas en 
investigación orientada 
 
Innovación genómica 
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C. I. A. 
MACHOS MEJORANTES 
  4 AÑOS DE EDAD MINIMO 
MACHOS EN PRUEBA 
20 MACHOS/AÑO 
6 MESES DE EDAD 
4 AÑOS MAXIMO 
PRUEBA     DE 
 DESCENDENCIA 
 
40 HIJAS/MACHO 
SELECCIÓN 
MACHOS PROLIFICOS 
MACHOS DE ELITE  
        
NUCLEO DE SELECCIÓN 
            (REBAÑOS CONTROLADOS) 
I.A. ( DIFUSION) 
H. S. 
M. S. 
 DIFUSION MEJORA 
I. A. (PRUEBA) 
CONEXIÓN Y TESTAJE 
BASE DE SELECCION  
(REBAÑOS FUERA DEL ESQUEMA) 
COMPRA-VENTA ANIMALES 
Innovación genómica 
A- Prolificidad  
B- Capacidad maternal 
C- Crecimientos 
D- Calidad de carne 
  … 
1.  Herramienta de apoyo a los esquemas de selección 
 - Filiación: # Precisión de valoraciones genéticas es 
imprescindible la existencia de genealogías. 
 
 
   # Consanguinidad 
Innovación genómica 
7-15% de errores en las asignaciones  1,5-2,5 % de pérdida de 
ganancia a la selección 
Innovación genómica 
epidermólisis bullosa 
LAMC2 
ITGB4 
 German Black Headed  
Mutton sheep 
 Churra 
Gen candidato 
Asignación de  
paternidad 
Genotipado madres, hijos 
portadores en homocigosis  y 
padres 
LAMB3 
Autosómico recesivo 
Detección de animales portadores de enfermedades 
hereditarias 
Otras 
aplicaciones 
de la filiación 
Innovación genómica 
• Microsatélites, SNPs, polimorfismos del ADN mitocondrial y 
cromosoma Y. 
• Si existe información genealógica la información es 
complementaria. 
•Diseño de cruzamientos que minimicen el incremento de la 
consanguinidad. 
 
 
 
 
 
 
• Conservación in situ y ex situ. (Molkin, Gutierrez et al. 2005) 
Conservación de razas en peligro de extinción. 
Innovación genómica 
Trazabilidad. 
Innovación genómica 
1. Herramienta de apoyo a los esquemas de 
selección 
 - Filiación 
 - SAM: Selección asistida por marcadores  
2. ¿Selección genómica? 
3. Sanidad 
4. Uso de herramientas genómicas en 
investigación orientada 
 
Selección asistida por marcadores (MAS).  
• Caracteres con heredabilidad baja. 
 
• Fenotipo que sólo se mide en un sexo. 
 
• Fenotipos de medición tardía. 
 
Resistencia a enfermedades.  
 
Fertilidad-reproducción.  + 
 
Calidad de la carne. 
 
Composición corporal. 
Producción de leche , Crecimiento. - 
Innovación genómica 
¿Cómo? 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
- Pre-selección de reproductores: 
- Gene Content Multiple trait BLUP (Legarra 
and Vitezica, 2015) 
ARQ/ARQ 
VRQ/ARQ 
VRQ/VRQ 
ARR/ARR 
ARR/ARQ 
ARR/AHQ 
scrapie 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
scrapie 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Lentivirus 
TMEM154 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
Mamitis SOCS2 
Prolificidad: FecXR 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
Exon 1 Exon 2 
Proteina madura 
Intron 
391 870 1247 
Lacaune : C53Y 
Inverdale : V31D 
Hanna : stop 23 C : Cystein 
Y : tyrosin 
V : Valin 
D : Aspartic Acid 
S : Serine 
I  : Isoleucine 
Galway : stop -31 
Cambridge : S99I  
Belclare 
Cambridge 
    + 
Galway  
 Rasa 
aragonesa 
Hipertrofia muscular. 
 DLK1 
Callipyge 
 MSTN  BCO2 
Grasa amarilla. 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
 Enfermedades hereditarias 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
FGFR3 y SLC13A1 ITGB4 y LAMC2 
PITX3 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
2011: 222 ovejas 
2012: 303 ovejas 
• CC y Peso/ 3 semanas. 
• Medida de progesterona en  
plasma/ semanal. 
• Detección de celos mediante 
machos vasectomizados 
 Estacionalidad reproductiva 
E      F     M      A     M      J     J      A      S      O     N     D 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
Actividad ovárica: DTA: Días totales de anestro 
 
Actividad sexual: % de meses cíclicos 
Dos fenotipos 
 Estacionalidad reproductiva 
E      F     M      A     M      J     J      A      S      O     N     D 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
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Actividad ovárica: 
DTA: Días totales 
de anestro 
 Estacionalidad reproductiva 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
Actividad sexual: % 
de meses cíclicos 
 Estacionalidad reproductiva 
ovulación ovulación ovulación ovulación ovulación 
8/8 = 1,000 
5/8 = 0,625 
Anestro Estacional 
E      F     M      A     M      J     J      A      S      O     N     D 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
 Estacionalidad reproductiva 
0
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AA AB BB
52 días*** 
DTA % celos 
Polimorfismos asociados a una mayor actividad ovárica y sexual  
P<0,0001 
Cambio AA 
32 días** 
19 días** 
P=0,0043 
12,3 % * 
6,3%  
6 %* 
***P<0,001 
 **P<0,01 
  *P<0,05 
MTNR1A 
***P<0,001 
 **P<0,01 
  *P<0,05 
Gen candidato 
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En cada mes c,d: P<0.05; e,f: P<0.1;  
¿Cómo? 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
- Pre-selección de reproductores: 
- Gene Content Multiple trait BLUP (Legarra 
and Vitezica, 2015) 
ARQ/ARQ 
VRQ/ARQ 
VRQ/VRQ 
ARR/ARR 
ARR/ARQ 
ARR/AHQ 
scrapie 
¿Cómo? 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
¿coste? 
FecXR 
Scrapie 
Estacionalidad  
reproductiva 
Susceptibilidad 
lentivirus, mamitis 
Paternidad 
Alelos recesivos 
Selección asistida por marcadores (MAS). 
Innovación genómica 
Más versatilidad ya que permite incluir diferentes 
genotipados realizados por separado 
FecXR 
Scrapie 
Estacionalidad  
reproductiva 
Desarrollo de paneles de SNPs 
Susceptibilidad 
lentivirus, mamitis 
Paternidad 
Alelos recesivos 
Rasa Navarra (n=39)* Rasa Aragonesa (n=38) 
Churra Tensina (n=38) 
Roya bilbilitana (n=24)* 
Xisqueta (n=41) 
Ansotana (n=41) 
Maellana (n=39) 
Ovine SNP50BeadChip  
(54,241 SNPs) 
Innovación genómica 
Desarrollo de paneles de SNPs 
33 
- 249 SNPs y con 174 SNPs 
 
- 3 TRIOS 
- 11 DÚOS 
 
- 3 tríos OK. 
 
- 5 dúos tuvieron fallos de asignación. Un dúo 
fallo de  asignación de padre (siguiente de la 
lista). Algunos eran otros individuos de la lista 
pero otros ni siquiera estaban. 
Innovación genómica 
Desarrollo de paneles de SNPs 
34 
- Tecnología KASP 
 
Asignación de paternidad 
Innovación genómica 
Desarrollo de paneles de SNPs 
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- Tecnología KASP 
 
 
 
 
 
 
Asignación de paternidad 
Innovación genómica 
Desarrollo de paneles de SNPs 
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 • Caracteres con heredabilidad baja. 
 
• Fenotipo que sólo se mide en un sexo. 
 
• Fenotipos de medición tardía. 
 
Resistencia a enfermedades.  
 
Fertilidad-reproducción.  + 
 
Calidad de la carne. 
 
Composición corporal. 
Producción de leche , Crecimiento. - 
Innovación genómica 
Selección genómica 
Ovine SNP50BeadChip (54.241 SNPs) 
AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC….. 
Paneles de SNPs 
Selección genómica 
Innovación genómica 
Valor genético 
Valor genético molecular 
Prueba de descendencia 
Microchips AGGCGCTTATAGCTAGGGTAAACACC….. 
CORRELACIONAR 
Selección genómica 
Innovación genómica 
• Genotipado mediante microchips de ADN de una población de 
referencia con VG mediante pruebas de descendencia. 
 
 
 
 
 
 
• Mayor fiabilidad a mayor número de animales en la población 
de referencia.  
 
Selección geómica  
• Información complementaria a las pruebas de descendencia. 
Bajo VG 
Alto VG 
Selección genómica 
Innovació  genómica 
Innovación genómica 
1. Herramienta de apoyo a los esquemas de 
selección 
 - Filiación 
 - SAM: Selección asistida por marcadores  
2. ¿Selección genómica? 
3. Sanidad 
4. Uso de herramientas genómicas en 
investigación orientada 
 
Diagnóstico de enfermedades infecciosas. Innovación genómica 
Sanidad 
Conjunto de microorganismos que se localizan de manera normal 
en distintos sitios de los cuerpos de los seres vivos pluricelulares 
Microbioma 
Diferente calidad: 
- Perfil de ácidos grasos… 
¿¿¿¿Probióticos y 
prebióticos???? 
Diferente microbiota 
Innovación genómica 
Sanidad 
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selección 
 - Filiación 
 - SAM: Selección asistida por marcadores  
2. ¿Selección genómica? 
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Plataformas de SNPs 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
Bajo VG 
Alto VG 
Poco prolíficos 
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Fenotipo corregido / VG 
Análisis de asociación de 
genoma completo  
Cas /control 
¿Existencia de un segundo gen mayor 
asociado a un incremento de la polificidad? 
Valor genético poligénico +0,32 
No es portador del 
aleloFecXR 
No presenta mutaciones descritas o nuevas en BMP15 o GDF9 que 
se puedan asociar al efecto sobre prolificidad 
¿Co-segregación de otro gen mayor para prolificidad?? 
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EBV= -11 a -22,11 
Prolificidad= 1 a 1,33 
Fiabilidad=0,2 
N=204 
EBV= 16 a 48 
Prolificidad= 1,6 a 3,33 
Fiabilidad=0,2 
N=187 
 
Nacidas de 2008 en adelante  
Al menos 3 partos registrados 
No portadoras de FecXR/ROA 
 
EB
V 
14.000 ovejas 
 
GWAS 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
Bajo DTA Alto DTA 
AGCCTCATATAGGGGTAAGAAC AGCCTAATATAAGGGTAAGAAC 
Poco prolíficos 
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Fenotipo corregido / VG 
Cas /control 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
TGGCGAATATAGGGGTTTGAAG 
TCCAGATTATAAGGGTTAACCG 
ACGATATTATAGGGGTAAACCC 
TGGCGCATATAGGGGTTTGAAG 
TCCAGCTTATAAGGGTTAACCG 
ACGATCTTATAAGGGTAAACCC 
49 
Ovine Beadchip 680K  Secuenciación masiva (NGS) 
Validación  
2º año  
PIRINNOVI 
3er año  
PIRINNOVI 
GWAS 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
Innovación genómica 
Análisis de asociación de 
genoma completo  
epidermólisis 
bullosa 
Poco prolíficos 
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º 
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e
rv
a
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Fenotipo corregido / VG 
Cas /c ntrol 
20 enfermos + 28 no 
enfermos pero 
relacionados 
(portadores) 
48 sanos no relacionados 
Suárez-Vega et al., 2015 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
Poco prolíficos 
N
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Fenotipo corregido / VG 
Análisis de asociación de 
genoma completo  
Cuantitativo 
DTA=0 
Análisis masivos 
DTA=79 
DTA=120 
DTA=153 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
Análisis masivos 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
Análisis masivos 
Innovación genómica 
Investigación orientada 
Innovación genómica 
Análisis de asociación de 
genoma completo  
Contenido de 
vitamina E 
¡¡Muchas 
gracias por 
su 
atención!! 
jhcalvo@aragon.es 
